
 

 

 

Antibiotic resistance genes in the Lake Biwa watershed 
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琵琶湖流域を対象とした薬剤耐性遺伝子の分布図の作成

吃命館大学理工学部沈尚

研究成果概要

年から 年にかけて、琵琶湖（北湖地点、南湖地点）および流入河川（ 河川）

から採取した計 サンプルを対象とした。試料水をろ過後、鉄共沈および密度勾配超遠心法

を用いて、細菌細胞とウイルス紋子に分画し、それぞれショットガンシーケンスを行った。続い

て各メタゲノムサンプルから、 を用いて細菌染色体ゲノムを （ 

）として再構築し、この過程で混入していたウイルスおよびプラスミド配列

を により除去した。その後、 を用いて重複ゲノムを取り除き、種レベルでユニー

クな セットを作成した。一方、プラスミド配列についても で検出し、

を条件に重複配列を除去した。ウイルスゲノムは

を用いて再構築し、同種の冗長性を排除するため かつ を基準にク

ラスタリングを行った。ウイルスの宿主（門レベル）は、染色体配列との相同性などから推定した。

得られた細菌染色体、プラスミド、およびウイルスゲノム内の は （ ）と

を用いて検出した。異なる種のコンティグ（全体：染色体ー染色体、接合：染色体ープ

ラスミド、形質導入：染色体ーウイルス）間で、 以上かつ の類似度がある配列を水

平伝播遺伝子と推定した。特に接合に関しては、接合に関連する遺伝子をもつ単一のプラス

ミドが 種以上の染色体と配列を共有している場合を接合と定義した。

本解析によって、琵琶湖および流入河川から得られたメタゲノムデータから細菌染色体

個、プラスミド 個、長さ を超えるウイルスゲノム 個を再構築した。この

うち、 を有する細菌染色体は 種、プラスミドは 種、ウイルスは 種であった。

染色体間 と推定されたペアは 種にのぼり、 種の細菌が関与していた。このう

ち を含む ペアは 種であり、 種の細菌が含まれていた。内訳は種内

が 種、種間 が 種であった。染色体ープラスミド間 （接合）と推定されたペア

は 種であり、 種の染色体が含まれていた。このうち を含む は 種で、種

内 が 種、種間 が 種であった。染色体ーウイルス間 （形質導入）と推定さ

れたペアは 種であり、 種の細菌と 種のウイルスが関与していた。そのうち を

含む は種で、すべて門内 であった。

-103-


